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Résumé
Cette  note présente une méthode de prise  en compte de la  consanguinité dans la  simu-
lation  de valeurs  génétiques à partir  de valeurs parentales.  Par rapport aux formules négli-
geant la  consanguinité adoptées par W ILLHAM   & T HOMSO rt  (1970) dans le  cow-game et  sous
l’hypothèse  d’un  déterminisme  génétique  additif,  cette  méthode  revient  à  changer  l’écart-
type  résiduel  B/ &mdash; . 
a" en B/  1   1  fr -I- 2 f" , I ! 
o.. :  f,,,  f.  étant  les  coefficients  de
consanguinité  du père  et  de  la  mère respectivement  et i g .  l’écart-type  génétique.  La même
modification s’applique à la  simulation d’un caractère corrélé.
Dans  le  cow  game (W ILLHAM   & T HOMSO rr,  1970),  sont  simulées  à  chaque
génération,  les  valeurs  génétiques  additives  et  phénotypiques des  individus  issus  des
accouplements planifiés  par l’expérimentateur.
Pour un caractère,  le modèle de génération de l’effet  génétique direct  s’écrit :
où : 
’
G i .,  G!,1,  G, sont  les  valeurs  génétiques  additives  des  père,  mère  et  individu
respectivement ;
e  !" O s  la  moyenne  et  l’écart-type  génétique  du  caractère ;
e E l   l’ensemble  des  effets  de milieu  affectant  l’individu  I ;
e  a le  tirage  d’une  loi  normale réduite N  (0, 1).Ce modèle ne prend pas  en compte la réalisation  d’accouplements  consanguins.
Pour y  remédier, M ALL A RD   et  DOUAIRE  ont  introduit  une  dépression  de  consan-
guinité sur la valeur phénotypique individuelle P selon la  formule :
où F I   est  le  coefficient de consanguinité de l’individu  1 ;  K  la  dépression de consan-
guinité.
Dans  ce  modèle,  aucune  modification  explicite  n’est  apportée  aux  valeurs
génétiques telles  qu’elles sont définies en (1).
L’objet  de  cette  note  est  de  formuler  une  proposition  de  calcul  de  celles-ci
dans  le  cas  simple  où  les  caractères  ont  un  déterminisme  génétique  strictement
additif et où les  variables  aléatoires introduites présentent une loi  conjointe normale.
La dépression de consanguinité étant liée aux effets  de dominance et  d’épistasie,
on est logiquement conduit, dans le cadre du modèle choisi,  à ne plus faire intervenir
celle-ci,  mais à prendre en compte une modification de la variance génétique.
Sous nos hypothèses,  et,  compte tenu des  formules  développées notamment par
W RIGHT   (1922)  et  Mnr.ECOT  (1948),  la  matrice  des  variances  et  covariances  entre
valeurs  génétiques  additives  s’écrit :
où f et cp  sont les  coefficients de consanguinité et  de parenté de M ALECOT .
Il  en découle immédiatement l’expression du meilleur prédicteur  de G, à  partir
des valeurs  génétiques parentales :
avec :
Sachant, par ailleurs  que :Il  vient :
On  retrouve donc la relation très générale :
Pour générer  G,,  il  suffit  alors  de  calculer  G, selon  la  formule  (7)  et  de  lui
/!
ajouter une résiduelle SI de variance var  SI =  var G, 
-  var  G,.
Comme :
on a :
En présence  de  consanguinité  et  sous  l’hypothèse  d’un  déterminisme  génétique
additif,  la formule (1)  est donc modifiée comme suit :
/’0-  i
Cette  formule  montre bien  que  la  prédiction  de  G, par  G, = &mdash; (Gp + G ’I )
2
est  d’autant  plus  précise  que  les  parents  sont  plus  consanguins ;  à  la  limite  si
fp = Q t  x  1  (pas de variabilité génétique chez chacun des parents, G, est exactement
1 
!
égal à 
-  (Gp + G ri ).  Par ailleurs, l’expression du carré de la corrélation entre G, et G,
2
1   2
soit  R2G, a  ’ =  1 - . fait  apparaître clairement l’influence simul-
1  1  2  1 !- fI
tanée de f i ,  fp et  f, i   sur la  relation  existant entre ces 2 variables.
A  titre  d’illustration  sont  figurées au tableau  1  les  valeurs  de F,  var G, var  G,
var S et R 2   dans le  cas d’accouplements répétés  entre frère  et  soeur.Les germains de la  première génération sont  issus  de parents non apparentés.
Globalement, la covariance génétique additive augmente dans la population avec
le  degré  de  consanguinité  mais  la  variance  résiduelle  (à  valeurs  génétiques  fixées
des parents)  diminue.
Ce modèle  se  généralise  aisément  à  la  simulation  de  caractères  corrélés  en
particulier  à  celle  de  l’effet  génétique  maternel.  Dans  le  cow game,  un  caractère
corrélé (noté par un astérisque  ’!‘)  est  généré comme suit :
0   a est la valeur du tirage N  (0, 1) effectué en (1)  et  (3 un autre tirage N  (0, 1)
indépendant.
avec :Le problème revient à déterminer C l   et C 2   tels  que :
En présence  de  consanguinité,  et,  toujours  dans  l’hypothèse  d’un  caractère  à
déterminisme  génétique  additif,  la  covariance  génétique  entre  2  caractères  mesurés
sur un même  individu s’écrit :
où Cov!(G,Ga‘) est la covariance entre caractères dans la population non consanguine.
(14)  est  un cas  particulier  de la  formule :
A  partir de ces formules et  sachant que Cov(S I ,S I  )  est  égal  à :
il  vient :
En utilisant  l’expression  de  la  variance  résiduelle  donnée  en  (8),  on obtient :  r
(l’indice  o  indiquant  la  valeur  du  paramètre  dans  la  population  non  consanguine).
Soit :
Sous ces hypothèses, la prise en compte de la consanguinité se traduit simple-
ment par le  changement dans  les  formules  (1)  et  (10)  de :Cette proposition peut apparaître en définitive  extrêmement simpliste puisqu’elle
ne prend en compte que l’incidence de la consanguinité sur la distribution des valeurs
génétiques additives et ne fait pas intervenir d’effet dépressif.
Cela  impliquerait  de  partir  d’un  modèle  plus  complexe  incluant  les  situations
d’identité  des  gènes  et  les  autres  composantes  de  la  variance  génotypique (G ILLOIS ,
1964).  En  effet,  ces  paramètres  sont  nécessaires  pour  exprimer  les  covariances
entre  apparentés  et  donc pour calculer  le  prédicteur  de la  valeur  génotypique  d’un
descendant. Ce procédé devient très  compliqué, notamment d’un point de vue numé-
rique,  à cause du calcul  des  coefficients  d’identité.  Une autre  possibilité  consisterait
à  simuler,  non plus  les  valeurs  génétiques,  mais  des  génotypes  à  partir  de  tirages
mendeliens dans les génotypes des parents. La valeur génotypique serait alors calculée
à partir des valeurs fixées au départ des génotypes réalisés aux différents loci.
Par  ailleurs,  l’application  d’une  procédure  simple  combinant  une  dépression
(- KF I )  sur  la  moyenne et  la  génération  de  valeurs  génétiques  additives  selon  la
méthode développée précédemment ne peut être davantage retenue. On sait,  en effet,
que  pour  un  caractère  soumis  en  partie  à  des  effets  de  dominance,  la  variance
génétique additive  diffère  de l’expression adoptée  ici (ROBERT SON ,  1952 ; F ALCONER ,
1960 ; CHEVALET  & G ILLOIS ,  1978). Notre démarche a donc le mérite d’être cohérente
avec l’hypothèse  d’un déterminisme génétique  additif  sous-jacent.  Elle  n’est  pas non
plus  totalement  irréaliste  pour des  caractères  peu  affectés  par  la  consanguinité  tels
que  ceux  de  valeur  bouchère  considérés  dans  le  cow game.  Par  contre,  pour  la
productivité  numérique,  on  pourrait  procéder  comme M ALLARD   et  DOUAIRE  en
diminuant la probabilité de survie des individus consanguins.
Reçu pour publication  en mai 1981.
Summary
A method for  taking into  account inbreeding
in  a simple model of simulated performances
This  paper presents  a  method for  taking  into  account inbreeding when genetic  values
of individuals are simulated on the basis of the parental values. Compared to formulae used
by W ILLHAM   and T HOMSON   (1970) in  the cow game and, under the assumption of an additive
1
genetic determinism,  this  method leads  to  change the  residual  standard deviation  !- . 
I 
on
_  __ _  2
into /  1  1  fl.  fl’  fM  fm 
a,, ;  f!,,  f. being the inbreeding coefficients of the sire and into !  &mdash; (1 &mdash; &mdash;&mdash;&mdash;&mdash;&mdash; )  j 
/  ! ac ;  fp,  fn being the inbreeding coefficients of the sire and into  V 2&dquo;  1 
- 
2  / 
.  0’&dquo; ;  f&dquo;,  fM being the inbreeding coefficients of the sire and
dam respectively  and  a<;  the  genetic  standard  deviation.  The same  modification  has  to  be
applied when simulating a  correlated  trait.Références bibliographiques
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